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摘要 :【 目的] 明确 不 同 地 理 种 群 斑 衣 蜡 蝉 Lycorma delicatula 若虫 寄生 蜂 种 群 遗 传 差异 ,实现 若 忠 
被 寄生 早期 的 快速 准确 检测 ,以 评估 其 对 斑 衣 蜡 蝉 种群 的 控制 作用 。【 方 法 】 利 用 DNA 条 形 码 技 
术 获 得 不 同 地 理 种 群 斑 衣 蜡 蝉 若虫 寄生 蜂 COJ 和 28S rDNA 序列 ,利用 K2P 模型 计算 不 同 地 理 种 
群 间 的 遗传 距离 ,以 邻接 (neighbor-joining，NJ) 法 构建 系统 发 育 树 ;基于 COI 序列 设计 种 特异 性 
PCR(SS-PCR) 5| 4 ,利用 SS-PCR 5I SEA NE EE k DNA 进行 扩 增 ,测定 其 体内 是 否 有 中 华 效 蜂 
Dryinus sinicus 寄生 ;利用 目测 法 观察 和 PCR 扩 增 测定 寄生 蜂 对 不 同 采 样 点 斑 衣 蜡 蝉 若虫 的 寄生 
率 。[【 结 果 ] 经 鉴定 ,不 同 地 理 种 群 斑 衣 蜡 暗 若虫 寄生 蜂 为 中 华 获 蜂 , 该 寄生 蜂 COI 序列 共 检 测 到 
16 个 单 倍 型 ,28S rDNA 序列 共 检测 到 4 个 单 信 型 ,不 同 地 理 种 群 间 中 华 获 蜂 遗 传 距离 在 0.00691 ~ 
0.01310 之 间 。 邻 接 法 构建 的 系统 发 育 树 显 示 不 同 地 理 种 群 中 华 效 蜂 均 聚 于 一 枝 。 基 于 COJ 序列 
设计 的 SS-PCR 引物 对 中 华 萤 蜂 成 虫 . 幼虫 均 具 有 良好 的 扩 增 效果 ,最 低 检 测 阔 值 为 0.000005 ng/ 
uL DNA。 利 用 SS-PCR 测定 中 华 孝 蜂 对 各 采样 点 斑 衣 蜡 蝉 若虫 的 寄生 率 为 22.54% ~60.00% , 显 
著 高 于 目测 统计 的 结果 (5.63% ~36.98% )。【 结 论 】 不同 中 华 玫 蜂 地 理 种 群 间 遗传 差异 较 小 ; 
SS-PCR 引 物 可 用 于 不 同 地 区 中 华 效 蜂 对 斑 衣 蜡 暗 早期 寄生 率 的 快速 检测 。 
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Genetic differences among geographical populations and rapid early 
detection of a nymphal parasitoid of Lycorma delicatula ( Hemiptera : 


Fulgoridae ) 

XIN Bei, Atif MANZOOR, CAO Liang-Ming, WANG Xiao-Yi" ( Key Laboratory of Forest Protection of 
National Forestry and Grassland Administration, Research Institute of Forest Ecology, Environment and 
Protection, Chinese Academy of Forestry, Beijing 100091, China) 

Abstract: [ Aim] This study aims to determine the genetic differences among parasitoids of Lycorma 
delicatula nymphs from different geographical populations, and to rapidly identify the parasitism of 
parasitoids on L. delicatula nymphs at the early parasitization stage so as to evaluate the control effects of 
parasitoids on L. delicatula populations. [ Methods] The DNA barcoding method was used to sequence 
COI and 28S rDNA genes of parasitoids of L. delicatula nymphs from different geographical populations. 
The genetic distances between the parasitoids from different geographical populations were calculated 
using K2P model, and a phylogenetic tree was constructed using neighbor-joining ( NJ) method. The 


species-specific PCR ( SS-PCR) primers were designed to determine whether L. delicatula was parasitized 
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by Dryinus sinicus by amplification of DNA from L. delicatula nymphs using SS-PCR method. Visual 
assessment method and SS-PCR amplification were used to determine the parasitism rates of the 
parasitoids on L. delicatula nymphs from different sampling localities. [Results] The parasitoids of L. 
delicatula nymphs were identified as D. sinicus. A total of 16 haplotypes and four haplotypes were 


detected in COI and 288 rDNA sequences of D. 


respectively. The genetic distance among D. sinicus from different geographical populations was 0. 00691 — 


sinicus from different geographical populations, 


0.01310. The phylogenetic tree constructed by NJ method showed that D. sinicus samples from different 
geographical populations were clustered in one branch. SS-PCR primers based on COI sequence could 
produce good amplification results for both adult and larva of D. sinicus, with the detection threshold of 
0.000005 ng/uL DNA. The parasitism rates of D. sinicus on L. delicatula nymphs from different 
sampling localities were 22.5496 -60.00% detected by SS-PCR, significantly higher than those by 
visual assessment method (5.6396 -36.98% ). [Conclusion] The genetic differences of D. sinicus from 
different geographical populations are quite low. SS-PCR primers can be used for rapid detection of the 
early parasitism of L. delicatula by D. sinicus. 


Key words: Lycorma delicatula; Dryinus sinicus; geographical population; DNA barcoding; species- 


specific PCR; parasitism rate 


PK Lycorma delicatula 分 布 于 中 国 、 日 本 、 
越南 、 韩 国 和 美国 , 可 危害 柿 属 Diospyros spp.、 和 葡萄 
E Vitis spp. RIRIK Actinidia chinensis , f f$. Toona 
sinensis , 5A Wi Ailanthus altissima 等 70 余 种 寄主 植物 
( Barringer et al., 2015) 。 斑 衣 蜡 蝉 不 仅 直 接 吸 食 寄 
主 植物 汁液 ,造成 寄主 植物 衰弱 ,还 是 柿 属 植物 柿 疯 
病 的 传播 媒介 ( 租 显 诗 ，1992; AE E NIRE, 
2005), 。 此 外 , 其 排泄 的 密 露 还 可 以 引起 煤 污 病 影 
响 寄主 植物 光合 作用 ( Barringer et al., 2015) 。 近 年 
来 该 害虫 对 我 国 葡 萄 、 狂 猴 桃 等 产业 造成 较 大 损失 
(Wang et al., 2018) ,还 对 园林 绿化 产生 不 良 影响 
(EPPO, 2017) 。 斑 衣 蜡 蝉 原 产 于 中 国 、 日 本 、 越 南 
等 东南 亚 国家 ,2004 年 人 侵 韩 国 , 现 已 扩散 至 韩国 
全 境 ( Kim et al., 2011) ;2014 年 传人 美国 ,并 迅速 
蔓延 ,目前 已 在 美国 4 个 州 发 现 且 对 当地 生态 环境 
产生 了 严重 威胁 (Lee et al., 2019) 。 欧 洲 和 地 中 海 
植物 保护 组 织 (EPPO) 于 2017 年 对 斑 衣 蜡 蝉 进行 了 
风险 评估 ,认为 该 害虫 对 欧洲 具有 中 等 人 侵 风 险 ,一 
且 传 人 将 对 欧洲 的 葡萄 产业 造成 严重 经 济 损失 
(EPPO, 2017) 。 斑 衣 晴 蝉 在 世界 范围 内 的 扩散 划 
延 不 仅 增 加 了 我 国货 物 出 口 的 贸易 壁垒 ,同时 也 增 
加 了 检疫 成 本 。 

日 前 斑 衣 蜡 蝉 以 化 学 防治 为 主 ,不 利于 保护 生 
物 多 样 性 和 自然 环境 ( Leach et al., 2019)。 利 用 天 
敌 进行 生物 防治 是 控制 斑 衣 蜡 蝉 种 群 密度 ,阻止 柿 
狗 病 进一步 传播 的 重要 途径 之 一 ( 李 令 军 , 2014 ) 。 
斑 衣 蜡 蝉 天敌 已 报道 4 种 寄生 蜂 和 2 种 病原 微生物 

























































































(3€, 1946; EXPE, 2008; Yang et al., 2015; 
Liu and Mottern, 2017; Clifton et al., 2019), 目前 
Tio HE RHR KAER Dryinus Bf RÆ D. 
browni , X] PEN if HL WR MRENE m E , 
分 布 区 为 北京 `、 山 东 商 河 ` 河 南 驻马店 ( 杨 集 昆 ， 
1994; 闫 家 河 等 , 2008; Xu et al., 2013 ) , 而 野外 调 
查 时 发 现 陕西 延安 .江苏 南京 和 山东 泰安 等 地 也 有 
寄生 斑 衣 蜡 蝉 若虫 的 歼 蜂 属 天 敌 , 但 尚未 确定 其 种 
名 。 目 前 我 国 对 斑 衣 螨 蝉 若虫 期 鳌 蜂 属 天 敌 的 研究 
集中 于 生物 学 特性 及 人 工 繁殖 方法 等 方面 ,评估 其 
对 斑 衣 蜡 蝉 若虫 寄生 率 的 方法 有 直接 观察 法 和 饲养 
观察 法 , 即 通过 观察 王 衣 蜡 蝉 翅 芽 下 方 是 否 存 在 楷 
蜂 卵 或 幼虫 宫 包 (图 1: A, B, C) ,或 者 将 野外 采集 
到 的 斑 衣 暗暗 在 实验 室内 进行 人 工 饲 养 至 天 敌 羽 化 
统计 寄生 率 ( 董 景 芳 , 1987; HRMS, 2008), 18 
在 寄生 早期 肉眼 很 难 观 察 到 斑 衣 蜡 蝉 体 表 的 歼 蜂 
卯 ,而 将 斑 衣 螨 蝉 若 虫 采集 带 回 室内 饲养 ,可 能 会 因 
为 部 分 斑 衣 蜡 蝉 死亡 造成 统计 的 寄生 率 偏 低 。 

本 研究 分 别 从 北京 LL ZR dez .河南 驻马店 和 江 
苏 南 京 采 集 到 斑 衣 螨 蝉 若 虫 期 寄生 蜂 , 其 中 江苏 南 
京 并 未 采集 到 成 虫 样本 。 为 明确 不 同 地 理 种 群 斑 衣 
旺 蝉 寄生 蜂 种 类 以 及 其 地 理 种 群 间 的 遗传 差异 , 开 
发 寄生 蜂 快 速 检测 方法 ,准确 测定 其 对 斑 衣 蜡 蝉 的 
寄生 率 , 本 研究 利用 DNA 条 形 码 技术 分 别 对 北京 、 
山东 泰安 河南 驻马店 和 江苏 南京 的 斑 衣 蜡 蝉 若虫 
寄生 蜂 种 群 CO 和 28S rDNA 序列 进行 比 对 ,基于 
COI 序列 分 析 各 地 理 种 群 斑 衣 蜡 蝉 若虫 寄生 蜂 的 遗 
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图 1 
Fig. 1 


传 差异 ,并 根据 COT 序列 设计 种 特异 性 引物 用 于 寄 
生 蜂 的 快速 检测 ,测定 其 对 斑 衣 螨 蝉 的 寄生 率 , 明 确 
该 若虫 寄生 蜂 对 斑 衣 晴 蝉 的 控 害 作用 ,为 进一步 人 
工 利用 该 天 敌 防 治 广 衣 蜡 蝉 提供 基础 数据 。 





1 材料 与 方法 


1.1 ARER 

1.1.1 鳌 蜂 属 天 敌 形 态 鉴定 样本 采集 : 斑 衣 量 蝉 若 
虫 寄生 蜂 样 本 分 别 采集 于 北京 ` 山 东 泰 安 和 河南 驻 
马 店 ( 表 1) ,于 2019 年 5 月 下 旬 -6 月 上 旬 分 别 在 








*1 


斑 衣 蜡 蝉 若虫 及 其 寄生 蜂 
Lycorma delicatula nymphs and parasitoid 

A: 斑 衣 晴 蝉 健康 若虫 Healthy nymph of L. delicatula; B; 4824: 5-39] f] XE o By E ( 768] b 3E £1) Parasitized L. delicatula nymph at the early 
stage (without visible thalacium) ; C: 4k 2f Æ Bg HH f] PEX Wi p d ( 2 62 HJ] fb) Parasitized L. delicatula nymph at the late stage ( with visible 
thalacia). 








试验 点 设置 黄 板 诱 捕 寄 生 蜂 成 虫 ,选取 形态 特征 完 
整 的 雌雄 成 虫 各 3 头 ,浸泡 于 75 色 酒精 中 用 于 形 
态 鉴定 。 

1.1.2. 中 华 整 蜂 不 同 地 理 种 群 遗传 差异 样本 采集 : 
分 别 于 北京 .山东 泰安 、 江 苏 南京 和 河南 驻马店 ( 表 
1) 各 地 理 种 群 中 选取 5 3E 3 H D ECC US 
虫 将 喜 包 解剖 后 获得 中 华 丈 蜂 幼 虫 ,提取 DNA. 用 于 
中 华 歼 蜂 不 同 地 理 种 遗传 分 化 和 种 特异 性 PCR 
(species-specific PCR, SS-PCR ) 引物 检测 效果 的 测 
E ,在 北京 试验 点 选取 5 头 寄 生 蜂 成 虫 提 取 DNA 作 
为 对 照 。 


























斑 衣 蜡 蝉 若虫 寄生 蜂 样本 信息 


Table 1 Sample information of parasitoids of Lycorma delicatula nymphs 









































采集 时 间 GenBank 登录 号 
种 群 代码 样本 数 采样 点 经 纬度 itid (m) (年 -月 -日 ) GenBank accession number 
Population Number of Sampling Longitude 
No. Altitude Sampling date 
code specimens locality and latitude COI 28S rDNA 
( year-month-day ) 
北京 40*0'N, MN727864 — MN741119 - 
1 BJ 5 70 2019-06-11 
Beijing 116?14'E MN727868 MN741123 
江苏 南京 32°7'N, MN727869 - | MN741124 - 
2 NJ 4 20 2019-06-05 
Nanjing, Jiangsu 118?46'E MN727872 MN741127 
河南 驻马店 33*0'N, MN7278713- MN741128 - 
3 ZMD 50 2019-06-07 
Zhumadian, Henan 120?20'E MN727876 MN741131 
山东 泰安 36*10'N, MN727871 — MN741132 - 
4 TA 120 2019-06-09 
Tai'an, Shandong 117?9'E MN727881 MN741136 


1.1.3 SS-PCR 引物 特异 性 检测 样本 :为 测定 SS- 
PCR 引物 对 不 同 虫 态 中 华 歼 蜂 、 未 被 寄生 的 斑 衣 旦 
蝉 若虫 和 不 同 地理 种 群 中 华 末 蜂 幼虫 的 扩 增 作用 ， 
分 别 采集 中 华 歼 蜂 幼 虫 .被 中 华 硒 蜂 寄 生 的 斑 衣 旦 
蝉 若虫 .中 华 鳌 蜂 成 由 和 未 被 寄生 的 表 衣 量 蝉 若虫 。 











其 中 ,从 在 北京 试验 点 采集 的 具 明 显 中 华 鳌 蜂 赛 包 
的 斑 衣 螨 蝉 若 虫 (图 1: C) , 取 其 中 10 头 保存 于 无 
水 酒精 中 作为 被 中 华 敖 蜂 寄生 的 斑 衣 蜡 暗 若虫 样本 
备用 ; 另 20 头 置 于 50 mL 离心 管 中 , 提供 臭 椿 新 鲜 
小 术 供 斑 衣 量 蝉 取 食 , 放 置 于 25Y 、 相 对 湿度 65% + 
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5% 、 光 周期 12L: 12D 的 培养 箱 中 饲养 ,每 日 更 换 自 
椿 枝条 至 寄生 蜂 幼 虫 脱 吉 做 芋 , 随 后 分 别 将 草 谢 开 
取出 寄生 蜂 老 熟 幼虫 ,作为 中 华 鳌 蜂 幼 虫 样 本 。 中 
华 鳌 蜂 成 虫 为 黄 板 诱 集 后 保存 备用 。 未 被 寄生 的 斑 
衣 晴 蝉 知 虫 为 北京 地 区 采集 到 的 斑 衣 螨 蝉 卵 块 放置 
于 相同 条 件 的 培养 箱 中 , 待 其 孵化 后 收集 斑 衣 蜡 暗 
若虫 ,以 确保 斑 衣 蜡 蝉 若虫 未 被 寄生 。 上 述 样品 均 
保存 于 无 水 乙醇 中 用 于 提取 DNA, 
1.1.4 不 同 地 理 种群 斑 衣 蜡 蝉 若 虫 寄 生 率 检测 样 
本 :分 别 在 北京 .山东 泰安 .江苏 南京 和 河南 驻马店 
采集 2 -4 龄 斑 衣 蜡 蝉 若虫 ,每 个 采样 点 随机 选择 两 
个 不 同 的 种 群 ,每 个 种 群 50 ~ 100 头 ,浸泡 于 无 水 乙 
醇 中 用 于 提取 DNA。 
1.2 斑 衣 蜡 蝉 若虫 寄生 蜂 的 鉴定 

将 1.1.1 节 所 述 的 诱 集 到 的 斑 衣 螨 蝉 若虫 寄生 
蜂 带 回 实 验 室内 ,利用 二 氯 甲烷 溶解 其 体 表 粘 虫 胶 
后 , 整 姿 制 成 标本 ,在 蔡司 Stemi 2000-C 体 视 显 微 镜 
下 进行 形态 学 观察 ,并 利用 佳能 70D 照相 机 拍照 ， 
随后 根据 其 寄主 和 形态 特征 进行 鉴定 ,同时 寄 送 歼 
蜂 分 类 专家 鉴定 核实 。 
1.3 DNA 提取 

利用 QIAGEN DNeasy9 Blood and Tissues Kit 
试剂 盒 分 别提 取 1.1 节 所 采集 的 待 测 样本 总 DNA 
随后 利用 1.2% 琼脂 糖 凝 胶 电泳 检测 提取 到 的 DNA 
的 质量 ,并 利用 NanoDrop Spectrophotometer ( DS-11 
Envivx) 测 定 DNA 浓度 ,检测 合格 后 保存 于 -20% 
备用 。 
1.4 COI 和 28S rDNA 序列 PCR 扩 增 和 测序 
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电泳 对 PCR 产物 进行 检测 ,选取 目标 条 带 清 晰 的 样 
品 送 样 至 英 潍 捷 基 ( 上海) 贸易 有 限 公司 利 用 ABI 
3730 测序 仪 ( Applied Biosystens, 美国) 进行 双向 
测序 。 
1.5 SS-PCR 中 华 歼 蜂 快速 鉴定 

基于 1.4 节 测 序 结果 ,利用 Primer 3 (http: / 
bioinfo. ut. ee/primer3/) ( Koressaar et al., 2018 ) 和 
NCBI Primer Blast 工具 (https: // www. ncbi. nlm. nih. gov/ 
tools/primer-blast/index. cgi? LINKLOC = MultiSensor ) 
(Ye et al., 2012) 对 COI 序列 设计 SS-PCR 特异 性 引 
物 ( 表 2)。 随 后 以 1.3 AT TROU rp E E AI Th E 
中 华 丈 蜂 寄 生 的 斑 衣 蜡 蝉 若虫 .中 华 鳌 蜂 成 虫 和 未 
被 中 华 丈 蜂 寄生 的 斑 衣 螨 蝉 若虫 DNA 为 模板 ,PCR 
反应 体系 及 条 件 同 1.4 节 , 每 对 引物 重复 5 次 。 利 
用 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 对 所 得 PCR. 产物 进行 检测 ,以 确 
定 引 物 的 特异 性 ,并 随机 选择 10 份 PCR 产物 进行 
测序 ,以 确定 PCR 产物 为 目标 COL 序列 部 分 片段 。 

选择 扩 增 出 明显 特异 性 条 带 的 引物 用 于 SS- 
PCR 引物 种 特异 性 的 检验 ,并 根据 引物 退火 温度 设 
置 PCR 反应 体系 和 条 件 ( 同 1.4 节 )。 随 后 将 1.3 
节 提 取 的 中 华 丈 蜂 幼 虫 DNA. 分 别 溶解 于 无 核酸 酶 
水 和 寄主 斑 衣 蜡 暗 若虫 DNA(50 ng/uL) F , refe 
蜂 幼虫 DNA 浓度 梯度 为 50, 5, 0.5, 0.05, 0.005, 
0. 0005 , 0. 00005 和 0.000005 ng/ nL, 每 个 浓度 重复 
5 次 ,测定 SS-PCR 引物 对 中 华 歼 蜂 DNA. 的 最 低 检 
W NE o 
1.6 寄生 蜂 对 斑 衣 螨 蝉 若虫 寄生 率 的 测定 

肉眼 观察 各 个 采样 点 的 斑 衣 蜡 蝉 知 虫 翅 芽 下 是 



















































































COI 和 28S rDNA 基因 PCR 扩 增 引物 为 通用 引 
物 。CO1 引物 (Folmer et al., 1994) ，LCO1490: 5'- 
GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3'; HCO2198. 
5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3', 28S 
rDNA 引物 ( Campbell et al., 1993; Goolsby et al., 
2006) , D2-3549 ; 5'-AGTCGTGTTGCTTGATAGTGCA 
G-3'; D2-4068; 5'-TTGGTCCGTGTTITCAAGACGGG- 
3', PCR 反应 体系 (25 uL): GoTaq9 Green Master 
Mix ( Promega) 预 混 液 12. 5 pL， 上 下 游 引 物 (10 
pamol/L) && 1 uL, 1.3 节 提 取 的 不 同 地 理 种 群 斑 衣 
蜡 蝉 若虫 寄生 蜂 DNA 模板 (25 ~150 ng/pL) 1 pL, 
9.5 uL ddH,O, COI 和 28S rDNA 序列 的 PCR 反应 
条 件 : 95% 预 变性 2 min; 95% 变性 10 s, 54% 退火 
15 s, 72% 延伸 30 s, 重复 35 个 循环 ;72% 最 终 延 伸 
5 min。 所 有 PCR 反应 均 使 用 Biometra TOne 96G 
( Analytikjena, 德国 ) 进行 。 利 用 1.2% 琼脂 糖 凝 胶 














否 存在 寄生 蜂 卵 或 幼虫 圳 包 ( 闫 家 河 等 ,2008 ) (图 
1: 0), 分别 记录 目测 法 统计 的 被 寄生 斑 衣 蜡 蝉 若虫 
总 数 和 总 样本 数 , 计 算 目 测 法 斑 衣 蜡 蝉 若虫 的 寄生 
率 。 随 后 以 1.3 节 提 取 的 所 有 肉眼 观察 过 的 斑 衣 蜡 
Tice: RAAL DNA 为 模板 ,利用 SS-PCR 引物 进行 PCR 
(反应 体系 和 条 件 同 1. 4 节 ) ,根据 PCR 产物 测序 结 
果 确 定 斑 衣 蜡 蝉 若 虫 是 否 被 寄生 ,计算 寄生 率 。 寄 生 
AX = 被 寄生 斑 衣 蜡 蝉 知 虫 总 数 / 总 样本 数 x 100% 。 
1.7 数据 分 析 

利用 BioEdit (v7.2.5) XF 1.4 节 双 向 测序 结果 
进行 拼接 、 校 对 ,排除 假 基因 的 可 能 后 将 序列 提交 至 
NCBI, 获得 GenBank 登录 号 。 随 后 利用 DNAMAN 8 
(Lynnon Biosoft, Quebec, 加 拿 大 ) 软件 检验 所 得 序 
列 能 否 正确 翻译 蛋白 质 以 确保 序列 的 正确 性 ,在 
NCBI database ( www. ncbi. nlm. nih. gov) 中 利用 
BLAST 18 zz fü Ho MEE MU. HREP F 
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R2 EF HEHHE COI 序列 的 SS-PCR 引物 信息 
Table 2 SS-PCR primer information based on the COI sequence of Dryinus sinicus 





























引物 引物 序列 (5 -3") 目的 片段 长 度 (bp) 
Primer Primer sequence Target fragment length 
DS-54 TCTCCTCCACCTACAGGATCA 191 
D$-265 TCCATTATGGGGGCAATAAA 
DS-54 TCTCCTCCACCTACAGGATCA 
DS-279 TTGCAGGGATTTCTTCCATT 205 
DS-360 CCTGTACCTCCTCCTAATGAAAC 
DS-633 GATCAGGAATATTAGGAACAGCATTAAG m 
DS-269 AATGGAAGAAATCCCTGCAATATG 
DS-481 GGGTTTGGAAATTGATTAGTACCTT 183 
DS-47 AATAGGATCTCCTCCACCTACA 3 
D$-340 GGGTGAACTGTTTATCCTCCTT 
DS-424 TCCATTATGGGGGCAATAAA 
DS-635 TCTCCTCCACCTACAGGATCA T 
DS-313 TTAGGAGGAGGTACAGGGTGCAA 
DS-642 AATAGGATCTCCTCCACCTACAG D 
DS-182 GGGGGTTTGGAAATTGATTAGTACC 
DS-338 ACAGTTCACCCTGTACCTCCT He 
DS-318 AGGAGGTACAGGGTGAACTGT 98 
D$-436 CCCCCATAATGGAACAAAT 


扰 。 使 用 MEGA 10.0. 6( Kumar er al., 2018 ) 对 序列 AEE (1994) 、 何 俊 华 和 许 再 福 (2002) 和 Xu 等 
进行 多 重 比 对 。C0OJ 和 28S rDNA 序列 分 别 利用 (2013) 文 献 ( 图 2: A) ,上 肉 蜂 前 足 歼 的 大 爪 上 均 具 亚 
DnaSP 5. 1( Rozas et al., 2010) 计 算 各 序列 多 态 位 点 。 端 齿 (图 2; B) , 且 其 触角 第 3 节 极 长 , 约 等 于 第 4 

数量 (S) 单 倍 型 数量 ( 且 ) 、 单 倍 型 多 样 性 (Hd) . 核 ”和 5 节 触 角 之 和 (图 2: C) ,与 文献 中 中 华 整 蜂 的 形 
TEREAEFETE CPU 和 遗传 分 化 (fst) ,并 进行 Tajima”s  ” 态 特 征 描述 一 致 ,因此 本 研究 所 采集 的 斑 衣 蜡 蝉 知 
DiR. Æ MEGA 10.0.6 中 利用 Clustal W 序列 校 ” 虫 寄生 蜂 为 中 华 歼 蜂 。 
对 后 ,分 析 各 序列 的 碱 基 组 成 。 随 后 采用 Network ”2.2 中 华 敖 蜂 种 群 遗传 多 样 性 





























4.1 软件 绘制 COL 序列 单 倍 型 网 络 图 (Bandelt et PCR 扩 增 得 到 中 华 整 蜂 种 群 643 pp 的 COT 序 
al., 1999) ,基于 COI 序列 利用 K2P 模型 (Kimura-2- 。 列 和 614 bp 的 28S rDNA 序列 。 其 中 , COI 序列 中 


parameter distance) ( Kimura, 1980) 分 析 各 寄生 蜂 种 A, T, C, G 碱 基 占 比分 别 为 31. 7796 , 44. 1796 , 
群 间 的 遗传 距离 。 以 柯 氏 歼 蜂 Dryinus koebelei 10.43% 和 31.77% ,A + 了 含量 为 75.94% ,含有 保 
(GenBank 登录 号 : JN306860) 作为 外 群 (NCBI ”和 守 位 点 624 pe 19 个 ,简约 信息 位 点 7 个 ， 
database; Stahlhut et al., 2013) ,利用 邻接 (neighbor- 自 裔 位 点 12 个 。28S rDNA 序列 中 A, T, C, G " 
joining，NJ) 法 构建 系统 发 育 树 。 基 占 比分 T 20. 82%, 22. 22%, 26. 50% 和 
利用 SPSS 20. 0 进行 数据 分 析 , 不 同 地 理 种 群 30.4796 ,A+T 含 量 为 43. 04% 。 其 中 含有 保守 位 
中 华 歼 蜂 的 寄生 率 和 不 同 检测 方法 统计 的 寄生 率 间 ”点 586 个 ,变异 位 点 28 个 ,简约 信息 位 点 16 个 , 自 






































的 差异 显著 性 利用 x 检验 (a=0.05)。 裔 位 点 12 个 。 
COI 序列 中 共 检 测 到 16 种 单 倍 型 ,其 中 泰安 种 
2 结果 群 (TA) 中 3 个 样本 共享 单 倍 型 为 H15 ,其 余 单 倍 型 
均 为 样本 独 有 的 单 倍 型 (图 3)。 而 28S rDNA 序列 
2.1 斑 衣 蜡 蝉 若虫 寄生 蜂 鉴定 中 则 检测 到 4 个 单 倍 型 ,北京 (BJ) 驻马店 (ZMD ) 
斑 衣 蜡 蝉 知 虫 寄生 蜂 标 本 寄 给 世界 歼 蜂 科 权 威 ”和 泰安 (TA) 种 群 中 均 为 Hapl ,南京 种 群 (NJ) 则 包 




















分 类 专家 意大利 图 西亚 大 学 (Tuscia University) ” 含 4 个 不 同 的 单 倍 型 ( 表 3) 。COL 序列 核 昔 酸 多 样 
Massimo Olmi 教授 鉴定 为 中 华 鳌 蜂 Dryinus sinicus ， 性 (Pi) 最 高 为 南京 种 群 (NJ) (0.0099 + 上 0.0027) , 泰 
Olmi 教授 为 该 蜂 的 命名 人 。 形 态 描述 及 图 片 可 参 安 种 群 (TA) 最 低 (0.0018 +0.0000);28S rDNA 序 
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图 2 中华 鳌 蜂 主 要 形态 特征 
Fig. 2 Main morphological characteristics of Dryinus sinicus 
A; PIEZ IEM E Dryinus sinicus female adult; B; 雌 成 虫 前 足 Propodium of female adult; C; WE riff ff; Antenna of female adult. 
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图 3 基于 C07 序列 的 中 华 歼 蜂 单 倍 型 中 介 网 络 图 
Fig. 3 Median-joining haplotype network of Dryinus sinicus based on COI sequence 
H1 - H16: 单 倍 型 Haplotypes; mvl - mv3; 可 能 突变 的 位 点 Possible mutation sites. 
RI 不 同 地 理 种 群 中 华 歼 蜂 单 们 型 多 样 性 
Table 3 Haplotype diversity of different geographical populations of Dryinus sinicus 


























Ht 基因 pU 
Sd code Gene ais n m i Tour e 
BI COI 5 5 Hl(1), H2 (1), H3 (1), H4 (1), H5 (1) 1.000 x0.126 | 0.0065 x0.0021 | —0.89450 
28S rDNA 5 1 Hapl (5) 0.000 +0.000 0.0000 +0. 0000 
NJ COI 4 4 H6 (1), H7 (1), H8 (1), H9 (1) 1.000 x0.177 . 0.0099 +0.0027 -0.07004 
28S rDNA 4 4  Hapl (1), Hap2 (1), Hap3 (1) , Hap4 (1) 1.000 x0.177 . 0.0245 +0.0078 0.04097 
eu COI 4 4 H10 (1), H11 (1), H12 (1), H13 (1) 0.700 x0.003 0.0071 +0.0017 . 0.68673 
28S rDNA 4 1 Hapl (4) 0.000 x0.000 0.0000 x0. 0000 
TA COI 5 -3 HI4(1) , HI5(3) , HI6(1) 0.700 x0.218 0.0018 x0. 0000 — 1. 0849 
28S rDNA 5 1 Hapl (5) 0.000 x0.000 0.0000 +0. 0000 


种 群 代码 见 表 1; 下 同 。For population code, see Table 1. The same below. N: 样本 数 Number of samples; H: 单 倍 型 总 数 Number of haplotypes; 
Hd; 单 倍 型 多 样 性 Haplotype diversity; Pi; Ez trie FEVE Nucleotide diversity; Tajima’ s D; Tajima’ s D [f Tajima’ s D value. HI - H16: CO7 序 列 
单 倍 型 Haplotypes based on COI sequence; Hapl -4: 28S rDNA 序列 单 倍 型 Haplotypes based on 28S rDNA sequence. 

列 核 音 酸 多 样 性 最 高 为 南京 种 群 (NJ) (0. 0245 + 遗传 距离 在 0. 00691 ~ 0. 01310 之 间 ( 表 4)。 驻 马 
0.0078) 。 北 京 种 群 ( BJ) 和 南京 种 群 (NJ) 的 CO7 序 ” 上 店 种 群 (ZMD) 和 泰安 种 群 (TA) 间 遗 传 距离 最 近 
列 的 单 倍 型 多 样 性 ( Hd) 高 于 其 他 两 个 种 群 的 ,但 除 (0.00691) ,泰安 种 群 (TA ) 与 南京 种 群 (NJ) 间 遗传 
南京 种 群 (NJ) 外 ,其 他 3 个 种 群 28S rDNA 序列 的 距离 最 远 (0.01310)。 在 不 同 地 理 种 群 遗 传 分 化 方 
单 倍 型 多 样 性 均 为 0。 分 子 多 样 性 指数 表明 南京 种 。” 面 ,种 群 间 固定 系数 (Fst) 在 0.11111 ~0.60983 之 
群 (NJ) 遗 传 多样 性 最 高 。 间 ,其 中 北京 种 群 (BJ) 和 泰安 种 群 (TA) Fst 最 高 ， 
2.3 基于 CO I 的 中 华 歼 蜂 遗 传 距离 及 遗传 分 化 Jy 0. 60983 ,表明 北京 种 群 和 泰安 种 群 间 分 化 程度 

利用 K2P 模型 计算 中 华 歼 蜂 不 同 地 理 种 群 间  ” 较 高 ,而 南京 种 群 和 驻马店 种 群 间 Fst 系数 最 低 。 
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2.4 基于 COI FF JW A [e] 838 feb BE rh tE EE B R 
统 发 育 分 析 

NJ 系统 发 育 树 表 明 ,本 研究 所 采集 的 斑 衣 螨 蝉 
若虫 寄生 蜂 样 本 的 CO 序列 均 聚 于 一 枝 , 而 与 外 群 
FI RZE COI 序列 分 离 ( 图 4) ,表明 所 选择 的 外 群 
COI 序列 所 属 物 种 与 斑 衣 螨 蝉 知 虫 寄生 蜂 末 缘 关 系 
远 ,而 不 同 地 理 种 群 间 开 衣 螨 蝉 若虫 寄生 蜂 亲 缘 关 
系 较 近 , 因 此 本 研究 所 检测 斑 衣 量 蝉 若虫 寄生 蜂 均 
为 同一 物种 。 
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表 4 基于 COI 序列 的 中 华 营 蜂 不 同 地 理 种 群 间 
遗传 距离 (下 三 角 ) 和 国定 系数 Fst( 上 三 角 ) 
Table 4 Pairwise genetic distance (below the diagonal) 
and Fst (above the diagonal) among different 
geographical populations of Dryinus sinicus 

based on COT sequence 
NJ ZMD 
0.22727 0.16352 
0.11111 


BJ TA 
0.60983 
0.56364 


0.34815 





BJ 
NJ 
ZMD 
TA 


0.01045 
0.00818 
0.01074 


0.00959 


0.01310 0.00691 


"EAE Dryinus sinicus (MN727864) 


HERRE Dryinus sinicus (MN727865) 


J4 H Dryinus sinicus (MN727867) 
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图 4 基于 COI 序列 用 K2P 模型 构建 的 


Fig. 4 Neighbor-joining tree of specimens from 


HAEZEME Dryinus sinicus (MN727868) 


NJ2 HIERE Dryinus sinicus (MN727870) 
NJ4 mAESERE Dryinus sinicus (MN727872) 


中 华 歼 蜂 Dryinus sinicus (MNT727874) 


ZMDA 中 华 敖 蜂 Dryinus sinicus (MN727876) 


PIERE Dryinus sinicus (MN727877) 
"BABERE Dryinus sinicus (MN727880) 


HERE Dryinus sinicus (MN727878) 


TA3 中 华 敖 蜂 Dryinus sinicus (MN727879) 


HEE Dryinus sinicus (MN727881) 


FERE Dryinus sinicus (MN727873) 


ZMD3 'P482E E Dryinus sinicus (MN727875) 
BJ3 "PABX Dryinus sinicus (MN727866) 


NJI "FAEERE Dryinus sinicus (MN727869) 


3 HIERIE Dryinus sinicus (MNT27871) 


HJ FCE Dryinus koebelei (IN306860) 





AEREBECR ERE RERPERE AE ABERE A 


different geographical populations of Dryinus sinicus 




















using Kimura-2-parameter based on COI sequences 


括号 内 代码 为 GenBank 登录 号 ; MARZĘ COI 基 


koebulei was used as the outgroup. 





2.5 应 用 SS-PCR 5| 7x rp tE cte BS Ps e 
根据 COI 序列 设计 10 对 SS-PCR 引物 ( 表 2) , 
并 以 1.3 节 提 取 的 中 华 整 蜂 幼 虫 和 成 虫 .未 被 寄生 





因 序列 为 外 群 。The codes in brac 


kets are GenBank accession no. COI gene sequence of Dryinus 


BU PEAK RC HURTS ^E O REK IS EE d DNA 为 
模板 进行 扩 增 后 发 现 ,引物 DS-54/DS279 C 2) 对 
rp HERE RE AJ] HERI JN, rho Bt AE PT E BO DEA A R R 
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有 扩 增 能 力 , 但 不 能 扩 增 未 被 中 华 整 蜂 寄生 的 斑 衣 (图 5)。SS-PCR 最 低 检 测 立 值 测定 表明 ,DS-54/ 
蜡 蝉 若虫 DNA , 且 可 以 成 功 扩 增 出 各 个 地 理 种 群 中 DS-279 可 以 扩 增 出 稀释 至 0. 000005 ng/uL 的 中 华 
4e ce DNA ,表明 该 引物 为 中 华 鳌 蜂 的 特异 性 引物 die DNA( 图 6)。 


























图 5 SS-PCR 引物 DS-54/DS-279 对 不 同 虫 态 中 华 歼 峰 和 病 衣 蜡 蝉 否 虫 DNA 的 扩 增 能 力 
Fig. 5 Amplification pattern of DNA from Dryinus sinicus at different developmental stages and 
Lycorma delicatula nymphs by SS-PCR primer DS-54/DS-279 
M: DNA 分 子 量 标准 DNA molecular weight marker; 1; 中 华 鳌 峰 幼虫 刀 sinicus larva; 2; 被 中 华 整 蜂 寄 生 的 斑 衣 蜡 暗 若虫 Ldelicatula nymph 
parasitized by D. sinicus; 3; PIEZEK D. sinicus adult; 4; 未 被 寄生 的 斑 衣 蜡 蝉 若虫 Un-parasitized L. delicatula nymph; 5 -8: 分 别 为 北京 
(BJ) .南京 (NJ) .驻马店 (ZMD) .泰安 (TA) 中 华 歼 蜂 种 群 幼虫 D. sinicus larvae of Beijing (BJ), Nanjing (NJ), Zhumadian (ZMD), and Tai'an 




















(TA) populations, respectively. 





图 6 SS-PCR 引物 DS-54/DS-279 对 中 华 歼 蜂 DNA 的 最 低 检测 阔 值 
Fig. 6 The detection threshold for Dryinus sinicus DNA using SS-PCR primer DS-54/DS-279 
M: DNA 分 子 量 标准 DNA molecular weight marker; 1 -7: 以 浓度 分 别 为 50, 5, 0.5, 0.05, 0.005, 0.0005, 0.00005 和 0. 000005 ng/uL 的 中 华 
ZE DNA 为 模板 的 PCR 产物 PCR products using D. sinicus DNA at the concentrations of 50, 5, 0. 5, 0. 05, 0. 005, 0. 0005, 0. 00005 and 
0. 000005 ng/yL, respectively, as the template; 8 - 14: PEX Wis DNA (50 ng/uL) 4j 3l] Ej 50, 5, 0.5, 0.05, 0.005, 0. 0005, 0. 00005 和 
0. 000005 ng/uL PIEZ IE DNA 的 混合 物 为 模板 的 PCR. 产物 PCR products using DNA mixtures of 50 ng/pL L. delicatula DNA mixed with D. 
sinicus DNA at the concentrations of 50, 5, 0.5, 0.05, 0.005, 0. 0005, 0.00005 and 0. 000005 ng/ nL, respectively, as the template. 


2.6 ”中 华 整 蜂 对 不 同 采样 点 斑 衣 蜡 暗 若虫 的 寄 (x* -17.121, df 21, P «0.001), 
利用 SS-PCR 检测 中 华 整 蜂 对 斑 衣 晴 蝉 若虫 的 “3 ”结论 与 讨论 

寄生 率 , 结 果 表明 该 寄生 蜂 对 斑 衣 量 蝉 若虫 寄生 率 

较 高 (图 7), 其 中 驻马店 种 群 的 寄生 率 高 达 本 研究 利用 DNA 条 形 码 技术 明确 了 所 采集 的 
60. 00% ,南京 种 群 的 寄生 率 仅 为 22. 54% ,显著 低 ”” 斑 衣 螨 蝉 若 虫 期 天 敌 种 群 间 没 有 显著 的 遗传 差异 ， 
于 其 他 采样 点 种 群 的 寄生 率 (X 214.718, df =3， ”为 同一 种 中 华 歼 蜂 。 并 在 此 基础 上 根据 COI 序列 
P=0.002)。 而 利用 目测 法 观察 统计 的 寄生 率 范围 BHT HERE SS-PCR 引物 ,该 引物 可 以 成 功 护 
为 5.63% ~36. 98% ,南京 种 群 的 寄生 率 同样 显著 低 。” 增 所 有 忠 态 中 华 歼 蜂 的 种 特异 性 片段 ,最 低 检 测 阅 
于 其 他 采样 点 种 群 的 寄生 率 (X =23.448, df =3， ” 值 可 达 0.000005 ng/uL DNA。 利 用 不 同方 法 对 不 
已 <0.001) 。 使 用 SS-PCR 检测 得 到 的 中 华 歼 蜂 对 各 ” 同 地 理 种 群 斑 衣 蜡 蝉 若虫 的 中 华 歼 蜂 寄生 率 进行 
采样 点 斑 衣 蜡 暗 若虫 的 寄生 率 均 显 著 高 于 使 用 目测 。 了 检测 ,SS-PCR 检测 寄生 率 的 准确 度 明 显 优 于 目 
法 观察 得 到 的 结果 ,两 种 方法 检测 中 华 整 蜂 对 北京 Wk. 

斑 衣 蜡 蝉 若虫 的 寄生 率 差异 最 显著 ,可 达 40. 43% 本 研究 基于 COI 序列 的 遗传 差异 分 析 结果 显 
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寄生 率 Paratism rate (96) 


ZMD NJ 
地 理 种 群 Geographical population 








口 SS-PCR 检 测 SS-PCR detection 
日 目测 法 Visual assessment Aa 


TA BJ 


图 7 中 华 歼 蜂 对 不 同 采样 点 斑 衣 蜡 蝉 若虫 的 寄生 率 


Fig. 7  Parasitism rate of Dryinus sinicus on Lycorma delicatula nymphs sampled from different sampling localities 





图 中 数据 为 平均 值 = 标准 误 ; 柱 上 不 同 大 写字 母 表示 同一 检测 方法 所 得 寄生 率 在 不 同 采样 点 间 差 异 显著 (X2 检验 , a =0.05) ,不 同 小 写字 母 
表示 相同 采样 点 的 寄生 率 在 不 同 检测 方法 间 差 异 显著 ( x 检验 , 020.05), Data in the figure are mean + SE. Different capital letters above bars 


indicate significant differences in parasitism rates among different sampling localities using the same detection method ( x? test, a 20. 05) , while different 


























small letters indicate significant differences in parasitism rates in the same sampling locality analyzed by different detection methods ( x? test, æ 20.05). 


IN PAESI [ri] Hh EAR RE AE e FE TE HIS , [H.E 
构建 系统 发 育 树 时 由 于 数据 库 中 敖 蜂 属 序列 上 传 较 
少 ,因此 以 丈 蜂 科 其 他 昆虫 CO7 序列 作为 外 群 进行 
分 析 , 中 华 丈 蜂 所 有 地 理 种 群 CO7 序列 均 聚 为 一 
枝 , 而 与 外 群 柯 氏 敖 蜂 COI 序列 分 离 , 这 表明 中 华 
熬 蜂 与 所 选 外 群 亲缘 关系 较 远 。 中 华 敖 蜂 种 群 间 遗 
传 距离 在 0.00691 ~0.01310 之 间 ,Hebert 等 (2003) 
对 动物 线粒体 COI 序列 进行 分 析 认 为 98% 物种 种 
内 遗传 距离 差异 为 0 ~2.00% ,没有 出 现 种 下 分 化 ， 
为 同一 种 。 寄 生 斑 衣 量 蝉 若虫 期 鳌 蜂 属 天 敌 还 有 史 
RZ Dryinus stantoni( Xu et al., 2013) ,而 本 研究 
BE AE BS EEUU CLER JE s HE XE DJ P EE, BLAN 
同 地 理 种 群 的 样本 之 间 均 没有 显著 的 遗传 差异 ， 
此 目前 采集 到 的 北京 泰安、 南京 和 驻马店 种 群 均 为 
中 华 丈 蜂 。 这 两 种 斑 衣 晴 蝉 鳌 蜂 属 天 敌 是 否 为 同 物 
异 名 有 待 进一步 研究 。 

目前 常用 的 天 政 控 害 作用 评价 方法 除 传统 的 生 

























































































导致 统计 的 寄生 率 偏 低 。 虽 然 研究 认为 有 些 寄 后 蜂 
在 寄生 后 可 能 因 寄 主 免疫 导致 其 后 代 在 寄主 体内 死 
亡 ,特别 是 内 容 生 性 天 敌 ,SS-PCR 可 以 用 于 检测 寄 
生 蜂 寄生 寄主 的 百分比 。 将 SS-PCR 与 室内 人 工 饲 
养 和 传统 解剖 相 结 合 则 能 够 得 到 更 准确 的 寄生 率 
( Gariepy et al., 2007) , 目前 SS-PCR 广泛 应 用 于 草 
蜂 科 (Braconidae)、 姬 蜂 科 (Ichneumonidae ) 、 金 小 蜂 
科 (Pteromalidae ) 等 天 敌 的 检测 ( Hale et al., 2004 ; 
Douhovnikoff et al., 2006; Traugott et al., 2006) 。 而 
rp fe eC EON DERN i MUT R B5) PE HE ER e, ECT 
受到 的 寄主 免疫 较 内 寄生 性 天 敌 低 ,研究 开发 中 华 
熬 蜂 不 同 发 育 阶 段 的 快速 检测 鉴定 技术 ,可 以 快速 、 
准确 检测 出 中 华 歼 蜂 寄生 率 ,并 结合 室内 饲养 明确 
中 华 歼 蜂 对 斑 衣 蜡 暗 的 寄生 成 功率 ,可 评估 其 对 斑 
衣 螨 蝉 的 控制 作用 ,为 利用 中 华 丈 蜂 防 治 斑 衣 螨 蝉 
英 定 基础 。 

中 华 歼 蜂 在 不 同 采样 点 的 寄生 率 存 在 显著 差 







































































态 学 方法 外 ( 刘 树 生 , 2004) , 酶 联 免疫 (ELISA) 、 同 
位 素 标记 技术 和 SS-PCR 等 分 子 生物 学 方法 在 天 敌 
控 害 作用 的 评价 中 应 用 日 益 广 泛 (Zhang et al., 
2007) 。 本 研究 分 别 利 用 直接 观察 法 和 SS-PCR 技 
术 对 中 华 鳌 蜂 对 斑 衣 螨 蝉 若 虫 的 寄生 率 进 行 了 检 
illl ,SS-PCR 检测 到 的 寄生 率 显著 高 于 采用 目测 法 直 
接 观 察 的 结果 。 这 可 能 是 由 于 在 中 华 敖 蜂 寄生 早 
期 ,其 卵 和 圳 包 较 小 ,不 易 发 现 ,导致 直接 观察 到 的 
寄生 率 偏 低 。 若 将 斑 衣 蜡 蝉 带 回 实验 室 进行 实验 室 
种 群 饲养 观察 ,同样 可 能 由 于 斑 衣 螨 蝉 若虫 期 死亡 















































5t ,驻马店 和 北京 种 群 的 寄生 率 明显 高 于 南京 种 群 ， 
这 可 能 是 由 于 北京 .驻马店 和 泰安 采集 的 样本 均 为 
近 上 自然 环境 ,使 用 化 学 农药 较 少 ,而 南京 地 区 的 采集 
于 行道 树 ,为 防治 斑 衣 晴 蝉 等 园林 害虫 通常 会 使 用 
化 学 农药 进行 防治 ,导致 天 敌 种 群 密度 降低 。 此 外 
采用 两 种 方法 检测 的 中 华 鳌 蜂 对 北京 斑 衣 晴 蝉 若虫 
的 寄生 率 差异 最 大 ,这 可 能 是 由 于 不 同 采 样 点 斑 衣 
蜡 蝉 若虫 种 群生 活 史 存在 一 定 差 异 ,北京 地 区 的 中 
华 敖 蜂 羽 化 较 晚 ,使 用 目测 法 统计 的 中 华 歼 蜂 寄生 
率 远 低 于 实际 寄生 率 。 因 此 ,本 研究 开发 的 快速 检 
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测 技术 可 以 应 用 于 中 华 歼 蜂 寄生 早期 准确 、 快 速 
检测 。 

此 外 ,在 往年 调查 过 程 中 还 在 陕西 延安 .甘肃 兰 
州 及 山东 烟台 和 商 河 发 现 鳌 蜂 草 或 者 被 莹 蜂 寄 生 的 
斑 衣 蜡 蝉 若虫 ,这 表明 中 华 鳌 蜂 在 我 国 分 布 范围 较 
广 ,基本 可 以 覆盖 斑 衣 晴 蝉 的 分 布 区 。 虽 然 目 前 斑 
衣 螨 蝉 在 我 国 并 不 属于 主要 害虫 ,但 其 不 仅 直接 影 
响 寄主 植物 树 势 ,还 可 以 作为 媒介 昆虫 传播 柿 疯 病 
影响 柿 树 的 产量 ,严重 时 甚至 导致 柿 树 死 亡 ( 租 显 
FF, 1992)。 柿 疯 病 在 我 国 广泛 分 布 , 其 中 一 些 地 区 
发 病 株 率 达 70% 以 上 ,河北 、 山 西河 南 等 区 域 斑 衣 
蜡 暗 危害 也 十 分 严重 ( 王 祈 楷 等 ,1989; AH ETE, 
1992; REME , 2005). BER I EE WA 
病 的 媒介 昆虫 之 一 ,降低 斑 衣 蜡 蝉 种群 密度 可 以 有 
效 控制 柿 疯 病 的 传播 ,避免 柿 疯 病 的 进一步 传播 扩 
散 ( 李 令 军 , 2014)。 斑 衣 蜡 蝉 排 汇 的 蜜 露 还 会 引发 
煤 污 病 ,影响 其 寄主 植物 及 周围 其 他 植物 光合 作用 
( Barringer et al., 2015; EPPO, 2017)。 自 其 入 侵 至 
韩国 和 美国 等 国家 后 严重 危害 葡萄 ,影响 葡萄 产业 
(Kim et al., 2011; Lee et al., 2019) 。 由 于 斑 衣 晴 
蝉 通常 危害 经 济 树种 和 园林 绿化 树种 ,而 目前 对 斑 
衣 蜡 蝉 通常 采取 施用 大 量化 学 农药 进行 防治 ,影响 
生态 环境 和 人 类 健康 (EPPO, 2017; Lee et al., 
2019)。 因 此 ,研发 中 华 敖 蜂 人 工 繁 殖 和 释放 利用 
技术 是 斑 衣 蜡 蝉 绿色 防 控 的 重要 手段 之 一 。 
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